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Résumé - Au total,  1103 bovins malgaches des 2  sexes  en provenance de 3  zones
d’échantillonnage (nord-ouest, sud-ouest et centre) distantes en moyenne de 800 km  ont
été examinés pour les  caractères visibles  et  526 échantillons sanguins individuels ont
été  analysés.  Il  s’agissait  de comparer le  polymorphisme de gènes à effet  visible,  de
gènes de groupes sanguins et de lactoprotéines dans 5 sous-populations représentatives
de l’ensemble de l’île.  Les résultats font tout d’abord apparaître une forte ressemblance
entre les 2 grandes zones  naisseuses (nord-ouest et sud-ouest) pour  la variabilité génétique
visible  (indice de diversité  de Nei = 0.40),  ce qui  implique que l’on  est  partout en
présence d’une population traditionnelle. Les fréquences élevées du variant A au locus
ka,vpa-Cn, de l’ordre de 0,70, du variant B au locus  bêta-Lg, de l’ordre de 0,68 et  la
morphologie du chromosome Y  (acrocentrique) confirment l’appartenance au type zébu
vrai.  Les distances génétiques calculées montrent que les 5 sous-populations considérées
semblent être génétiquement proches. Cela confirme l’impression d’homogénéité qui se
dégageait déjà d’une précédente étude de distances génétiques biométriques.
zébu malgache  /  gène à  effet  visible  /  polymorphisme biochimique  /  distance
génétique
Summary - Comparison of Malagasy zebu populations using genetic distances. A
total of  1 103 Malagasy cattle  of both sexes from  3 sampling regions  (northwest,  south-
west and centre) over a distance of 800 km  have been examined  for visible traits and 526
blood samples have been analyzed.  The aim was to  compare the polymorphism of genes
with visible  effect,  blood group loci and lactoprotein loci for 5 subpopulations representa-
tive of the whole island.  The results show that the 2 large zones of  birth have very similar
visible genetic variability (Nei’s diversity index =  0.40) which indicates that everywhere
the population is  of traditional type. The high frequencies of the A variant (0.70) of thekappa-Cn locus, the B variant (0.68) of the beta-Lg locus as well as the morphology of the
chromosome Y  (acrocentric) confirm that this Zebu population is  of the true Zebu type.
The analysis shows that the 5 subpopulations seem to be genetically close.  This confirms
the homogeneity already described in a previous study of biometrical distances.
malagasy zebu / gene with visible effect / biochemical polymorphism /  genetic distance
INTRODUCTION
Dans un précédent article, nous avons constaté une grande ressemblance entre des
populations de zébu malgache de zones distantes de 800 km  pour leurs caractéris-
tiques biométriques (Lauvergne  et Souvenir, 1992). Ces mêmes  échantillons ont été
retenus, avec une autre zone du centre (une partie des Hauts-Plateaux  et certaines
régions de Sakay) pour une étude concernant cette fois la variabilité visible et le
polymorphisme biochimique.
Cette homogénéité dans le format s’accompagne d’une grande variabilité pour
certains caractères visibles conditonnés par des variants à des loci  déjà identifiés
(en particulier ceux  de  couleur du  pelage). Cette  variabilité est l’indication que  l’on
serait en présence d’une population de type traditionnel, au sens donné à ce terme
par Lauvergne (1982) pour définir une catégorie taxonomique au sein des espèces
animales domestiques.
Si le zébu  malgache  a  déjà  fait l’objet d’un  début de  comparaison  avec les taurins
pour le polymorphisme génétique des lactoprotéines (Grosclaude et  al,  1974), en
revanche aucune étude à partir des données de polymorphisme des loci  à effet
visible n’a encore été mise en oeuvre.
Dans  le présent  article, on  se propose  d’utiliser 5 mesures  de  distances génétiques,
à partir  de  certains  loci  à effet  visible  et  de  certains  loci  de polymorphisme
biochimique, afin de mettre en évidence, de mesurer et de comparer le degré de
«traditionalité» des populations bovines de 3 zones géographiques de l’île.
MATÉRIEL  ET  MÉTHODES
Matériel
Deux  zones  d’échantillonnage  ont  été  choisies en  fonction  de  leur  forte densité bovine
et de leur spécialisation en zone naisseuse :  la zone 1  (nord-ouest) :  population
1,  subdivisée  en  2  sous-populations,  et  la  zone  2  (sud-ouest) :  population  2,
subdivisée  elle aussi en 2 sous-populations. Une  troisième zone (centre) : population
3,  comportant un mélange d’animaux des 2 zones précédentes, a été également
considérée dans notre étude.
De  cette manière, les 5 sous-populations retenues constituent un réseau d’échan-
tillonnage représentatif de l’ensemble de la population bovine malgache. La non-
prise en compte de l’est  de l’île  est justifiée  par le  fait  qu’il  s’agit  d’une zone
uniquement utilisatrice.La délimitation des zones d’échantillonnage est donnée sur la figure 1, où l’on
peut voir que  les centres de gravité des zones prises 2 à 2 sont en moyenne  éloignés
de 800 km.
Au  total,  1 103 animaux adultes ont été examinés pour les caractères visibles
(tableau Ia) et 558 prélèvements sanguins, dont 368 pour  les groupes sanguins, 180
pour  les lactoprotéines, parmi  lesquels 154  échantillons ont pu  être analysés pour  les
génotypes  du  locus kappa-Cn  et du  locus bêta-Lg  et 4  pour  l’examen du  chromosome
Y  (tableau Ib).Méthodes
Variations phénotypiques visibles
Traits visibles
C’est l’ensemble des caractères morphologiques autres que la coloration :
- le profil céphalique (3 phénotypes) ;
-  le port de l’oreille (3 phénotypes) ;
- le type de cornage (3 phénotypes) ;
- la position de la bosse (2 phénotypes).
D’après ce que l’on sait, ces caractères ne sont en général pas influencés par le
milieu. Même  si l’état de l’animal modifie le volume de la bosse, celle-ci ne change
pas de place pour autant.
Variants de coloration
Quatre «dimensions»  indépendantes de coloration de la robe proposées par Lau-
vergne (1983) ont été retenues pour cette étude :
- le patron pigmentaire (combinant l’eumélanine et la phaeomélanine) ;
- le type d’eumélanine (noire ou brune) ;- l’altération pigmentaire (mélange intime de poils blancs et colorés) ;
-  les panachures blanches (caractérisées par la forme des taches blanches et leur
répartition).
En  l’absence de connaissances suffisamment précises des rapports de dominance
(en particulier au locus Agouti,  A) et de pénétrance (pour tous les  loci),  on a
considéré seulement les fréquences phénotypiques.
Polymorphismes biochimiques
Les échantillons de sang prélevés ont  été  analysés au laboratoire  des groupes
sanguins et au laboratoire de génétique biochimique de l’INRA à Jouy-en-Josas.
L’analyse du polymorphisme génétique des  11  systèmes de groupes sanguins
(A,  B,  C,  F,  J, L, M,  S, Z, R’,  T’) a  été  faite selon  la technique  de  réaction d’hémolyse
donnée en détail par Grosclaude et al (1979).
Le système C  est réduit à un ensemble tétra-allélique,  par regroupement des
phénogroupes comportant respectivement les facteurs antigéniques C l ,  C 2 ,  Cl’ et
C’2’, dont les déterminants génétiques sont très proches, voire allèles, selon la carte
établie par Guérin et al (1981).
En revanche, le système B, pour lequel il  nous a été impossible d’identifier les
phénogroupes (car on ne connaissait pas les ascendants du sujet considéré) et  le
système M,  qui s’est avéré toujours monomorphe, n’ont pas été retenus dans notre
analyse.
Pour  identifier les génotypes  des animaux  aux  loci ka PP a-Cn  et bêta-Lg, on  a  tout
d’abord procédé à une amplification de l’ADN par la méthode PCR  (polymerase
chain reaction). Ensuite, les techniques d’analyse ont été celles de Vosberg (1989)
développées par Levéziel  et  al  (1990)  pour la  caséine kappa et  de Medrano et
Aguilar-Cordova (1990) pour la lactoglobuline bêta.
Les 11 systèmes retenus sont des systèmes  génétiquement indépendants (Larsen,
1971), l’ensemble allélique ainsi défini compte au  total 28 allèles (tableau II).
Examen  du  caryotype
L’identification du chromosome Y  a été faite au laboratoire de cytogénétique de
l’INRA à partir de cultures de lymphocytes avec une coloration au Giemsa.Estimation des fréquences alléliques et mesures de la variabilité
génétique
L’estimation des fréquences alléliques par chaque méthode repose sur l’hypothèse
d’équilibre selon  la  loi  de Hardy-Weinberg, hypothèse qui a été testée sur des
systèmes génétiques où  les génotypes sont connus.
Détermination des  fréquences alléliques
Pour les systèmes génétiques où les allèles sont codominants, les fréquences alléli-
ques ont été calculées par comptage  direct (Bouquet et Grosclaude, 1968), l’écart-
type de l’erreur de la fréquence q d’un allèle étant or =  [q x (1 &mdash; q)/2Nj 1 / 2 .
La  méthode  de  la racine carrée a  été utilisée pour  les systèmes  bi- ou  trialléliques
avec dominance. La  fréquence  q d’un allèle récessif est estimée par la racine carrée
de la fréquence observée des homozygotes récessifs,  l’écart type de l’erreur étant
approximativement  or =  [(1 
-  q)4Nj 1 / 2 .
La  méthode  itérative proposée est beaucoup plus longue à  décrire, la démarche
est explicitée mathématiquement par Ceppellini et al (1956). Elle a été appliquée
aux  systèmes complexes (A, C et S).
Taux d’hétéroxygotie
Le taux d’hétérozygotie a été mesuré par l’indice de diversité de Nei (1978) selon
la formule :
où h représente la probabilité de tirer au hasard un  individu hétérozygote au locus
k dans l’hypothèse de panmixie, p i   étant la fréquence du  1 allèle au locus, 1  étant
le nombre  d’allèles.
Le taux d’hétérozygotie moyen est, quant à lui,  la moyenne non pondérée des
indices pour n  loci considérés :
En  toute rigueur, la comparaison de populations par l’indice de diversité de Nei
qui mesure  le taux  d’hétérozygotie doit être basée sur des groupes de loci de même
effectif et ayant le même  nombre  d’allèles. Ainsi, avons-nous pris en considération
d’une part les 5 loci de coloration, et de l’autre les 11 systèmes de polymorphisme
biochimique pour lesquels les connaissances génétiques sont suffisantes.
Cet indice peut être utilisé de 2 façons :
- pour la mesure brute de la variabilité, en considérant les loci sur lesquels la
sélection intentionnelle ne se manifeste pas (polymorphismes biochimiques) ;
- pour la mesure du degré de traditionalité basée sur la variabilité des loci de
coloration qui sont polymorphes.Distances génétiques
Cinq formules  différentes  ont  été  utilisées  pour mesurer la  distance  génétique
entre 2 populations à partir des fréquences alléliques.  Dans toutes ces formules
de distance, r est le nombre de loci considérés, m j   le nombre d’allèles au j e   locus
et xij et yij  les fréquences du i e   allèle au j e   locus dans les populations X  et Y.
La distance de Cavalli-Sforza (1969)
La distance de Rogers (1972)
La distance absolue de Gregorius (1984)
La distance standard de Nei (1972)
La distance minimale de Nei (1972)
T   m - i  4
Des méthodes d’analyse avec des représentations graphiques ont été également
utilisées pour interpréter les différentes matrices de distances calculées, comme  le
dendrogramme, par la méthode UPGMA  de Sneath et Sokal (1973) ou  l’analyse en
coordonnées  principales de  la méthode  de  Lefebvre (1976  et 1983), pour  préciser les
proximités génétiques existant entre les différentes sous-populations.RÉSULTATS
Variabilité interne des populations
Variation visible
Pour cette analyse, seules ont été considérées les populations des zones d’échantil-
lonnage 1 et 2. La  zone 3 (centre) n’a pas  été retenue sachant qu’on y  rencontre un
mélange d’animaux en provenance des 2 zones précédentes.
Traits visibles
L’examen  comparatif  des phénotypes  visibles analysés révèle une  grande uniformité
des animaux au sein des populations des 2 zones d’échantillonnage. On  observe en
effet que la variation phénotypique est absente pour 3 caractères sur 4 : le profil de
la tête, le port de  l’oreille et la position de la bosse (tableau III).
En  ce qui concerne le type de cornage, les cornes en lyre (mâles : resp 25,14% et
32,12%, femelles : resp 24,80%  et 30,53% pour  les populations 1 et 2) et en  croissant
(mâles : resp 55,86%  et 66,32%, femelles : resp 58,80%  et 67,72%) prédominent chez
le zébu malgache adulte, avec les mêmes proportions de type de cornage entre les
mâles  et les femelles pour  les populations considérées. Le  type de  cornage en coupe,
qui  est un  type à  cornes  courtes, semble  être une forme  transitoire entre  les cornages
en  lyre et en croissant. En  effet, ce type de cornes courtes ne représente à partir de
l’âge de 5 ans qu’un pourcentage très faible, de l’ordre de 10% (tableau III).
Variants de coloration
Cinq loci de coloration sont identifiables chez les zébus malgaches (tableau IV) :
A(Agouti) avec 5 allèles, D  (Dilution) avec 2 allèles,  S(Spotting) avec 2 allèles, Bl
(Blason) avec 2 allèles et Cs (Color-sided) avec 2 allèles selon la terminologie de
Lauvergne (1983).Presque toutes les couleurs et les patrons connus sont présents dans les 2 popu-
lations, ce qui corrobore bien l’hypothèse d’appartenance à une population tradi-
tionnelle où ségrègent encore de nombreux  variants à  effet visible.
On  note ensuite que les fréquences phénotypiques sont semblables d’une zone à
l’autre.
Il faut également remarquer une prédominance  du  patron eumélanique (avec des
fréquences  de  0,285 à  0,335) parmi  les patrons  pigmentaires  et une  prédominance  du
phénotype  flancs colorés chez les mâles (0,230 et 0,310 pour, resp, les populations 1
et 2) et celui de blason chez les femelles (0,210 et 0,266) pour  la panachure  blanche.
Tous les autres patrons et panachures sont présents à des fréquences très faibles
(tableau V).
Polymorphismes  biochimiques et sériques
Fréquences alléliques
L’hypothèse de panmixie a  été testée pour  les loci de Caséine kappa, de lactoglobu-
line bêta  et du  système F, à  partir des fréquences génotypiques obtenues par comp-
tage direct (tableau VI). Le test de x2  pour  les sous-populations n’a pas révélé
de différence significative à 5% pour la sous-population 1. En revanche, dans les
sous-populations 2 et 3, la loi n’est pas vérifiée dans respectivement 2 cas (caséine
kappa et lactoglobuline bêta) et 1 cas (lactoglobuline bêta). Cet  écart, qui est dû  sans
doute à la faiblesse des effectifs, ne devrait pas remettre en cause notre hypothèse
générale de panmixie, que  l’on peut admettre pour les autres systèmes.
Si, ensuite, on  considère les résultats du tableau VII, on  voit que :
-  pour  certains systèmes  les fréquences  alléliques varient dans  de  faibles proportions,
comme  celle de l’allèle M  du  système M  toujours égale à 0 et celle de  l’allèle R’ du
système R’, qui est toujours inférieure à  0, 04;- pour  d’autres systèmes, les variations des fréquences alléliques semblent réparties
de façon identique, comme  pour  l’allèle F(O,  86-0, 91) avec un  écart type de même
ordre de  grandeur ( Q  
=  0, 03) du  système F, l’allèle J  (0, 25 - 0, 29 et Q   =  0, 05) du
système J  et l’allèle T’ (0, 85-0, 90 et 0 &dquo;  =  0, 03) du  système  T’, qui font apparaître
des points communs  entre les populations;
-  en  revanche,  il est des  systèmes  pour  lesquels  les variations  des  fréquences  sont  plus
importantes et aident à évaluer la mesure de proximité génétique des populations,
comme  celles des allèles A (0,11-0, 30  et or =  0, 06) du  système A,  C&dquo; (0, 37 - 0, 52)
et C2 (0,17 - 0, 29) du système C,  L(0, 41 - 0, 57) du système L,  H’(0, 36 - 0, 47)
du système S et Z(0, 27 - 0,58) du système Z.
Le polymorphisme aux loci  de caséine kappa (kappa-Cn) et de lactoglobuline
bêta (bêta-Lg) permet  l’identification des variants universellement répandus  chez les
bovins kappa-Cn A  et kappa-Cn B, bêta-Lg A  et bêta-Lg B. Les fréquences géniques
sont données dans le tableau VIII.
On  note la fréquence élevée du variant A  de kappa-Cn, de l’ordre de 0,70, avec
un écart type du même  ordre de grandeur, égal à 0,04, et celle du variant B  du
bêta-Lg de l’ordre de 0,68, avec un  écart-type aussi égal à 0,04.
Un  test d’homogénéité appliqué aux fréquences calculées dans les 3 zones a été
effectué (tableau IX).
Taux d’hétérozygotie (indice de diversité de Nei)
Les résultats présentés dans le tableau X  montrent que, quelle que soit  l’origine
des données (fréquences des allèles aux  loci de coloration ou fréquences des allèles
de groupes sanguins ou  groupes sanguins et lactoprotéines), les indices de diversité
moyens  étaient du même  ordre  et très élevés dans  les 2 zones naisseuses (resp 0,45 ;
0,45; 0,41 et 0,44; 0,44; 0,41). Les valeurs pour la population 3 (centre) différaient
quelque peu (0,39) mais on  sait qu’il s’agit d’un mélange d’animaux  en provenance
des 2 zones précédentes.Morphologie du chromosome Y
Sur tous les échantillons de mâles analysés, on  observait un chromosome Y  petit et
acrocentrique (fig 2). 
’Variabilité entre populations
Distances génétiques
Les estimations établies au moyen  des 5 formules différentes selon le groupe de loci
pris en  compte  présentent des  résultats similaires, avec  des  coefficients de  corrélation
supérieurs à  0,90 (tableaux XIa  et b).
Toutefois, les matrices de  distances  sont difficilement interprétables sans  l’utilisa-
tion de représentation graphiques. C’est ainsi que nous avons donné  les représenta-
tions par les dendogrammes  et par l’analyse en coordonnées principales.
Dendogrammes
Les résultats sont présentés sur la figure 3 (a et b), selon le groupe de loci pris en
compte
On constate que les  variations  de la  structure des dendogrammes sont peu
nombreuses et ne portent que sur les sous-populations 1.2 de la zone ouest,  2.1
de la zone sud et 3 de la zone centre.
On  observe également que, quels que soient la distance mesurée et  le type de
loci considérés (coloration ou groupes sanguins), les 5 sous-populations sont très
proches les unes des autres.
Analyse en coordonnées principales
L’analyse en coordonnées principales (ACP) de Lefebvre (1976 et 1983) a été faite
à partir des matrices de distance absolue de Gregorius (1984).
Avec  cette méthode, les 5 sous-populations précédemment  décrites peuvent être
situées les unes par rapport aux autres (fig 4a et b).
On remarque que la  population  3  qui  représente  la  zone 3  (centre)  occupe
une superficie importante, et que l’incertitude sur la position relative des sous-
populations 1.2 et 2.1  est levée : on peut les rattacher respectivement aux sous-
populations 1.1 et 2.2.DISCUSSION
Classement en zébu vrai ou sanga
La  classification adoptée par des auteurs qui ont étudié les bovins sur le continent
africain  et  à Madagascar, comme Payne (1970),  tient  compte en premier  lieu
de la présence/absence de bosse,  pour distinguer  les  2 sous-espèces Bos taurus
(taurin) et Bos indicus (zébu). Plus récemment, la pertinence de ce classement a
été renforcée par l’examen du chromosome Y, petit et acrocentrique chez le zébu
et submétacentrique chez le Taurin (Kieffer et Cartwright, 1968; Meyer, 1984).
L’identification de ce chromosome  sexuel n’est pas seulement utile pour  différen-
cier  les  taurins des zébus vrais.  Il  s’avère en outre que ce polymorphisme de Y
semble avoir des effets nocifs dans les croisements zébu x taurin. Il  a été en effet
constaté que les produits entre une race de zébu (à Y  acrocentrique) et une race
taurine (à Y  submétacentrique) donnaient  en F 2   un  taux  de  vêlage  significativement
inférieur à  celui des 2 races parentales (Rendel, 1980; Rao, 1982).
À  leur tour,  les zébus ont été classés par Epstein (1933) et Curson (1936) en
zébus vrais  (d’origine asiatique) et en sangas, quelquefois appelés  pseudo-zébus
(d’origine africaine), le critère de  distinction étant la position de  la bosse : thoraco-
thoracique pour  le zébu  vrai, cervico-thoracique pour  le sanga. Des  auteurs comme
Epstein (1955,  1956,  1957) ou Payne (1964,  1991) pensent, quant à eux, que le
sanga proviendrait d’un croisement entre zébu et  taurin.
Dans cette  perspective  taxonomique,  nos observations  indiqueraient  que les
bovins autochtones à bosse de Madagascar devraient être rangés parmi les zébus
vrais : ils présentaient tous une bosse thoraco-thoracique et tous les mâles dont le
caryotype a  été établi (fig 2) possédaient un chromosome Y  petit et acrocentrique.
Cette classification est confirmée par la fréquence élevée des allèles de certains
groupes sanguins érythrocytaires : q(-) = 1,  pour  l’allèle négatif du système M,
q( - )  compris entre 0,95 et 0,99 pour l’allèle  négatif du système R’ et q( T )  entre
0,85 et 0,90 pour l’allèle T  du système T’; q( A )  de l’ordre de 0,70 pour le variant
A  de caséine kappa, q( B )  de l’ordre de 0,68 pour  le variant B  et la fréquence élevée
du  variant A  de lactoglobuline bêta. En  effet, selon certains auteurs, ces fréquences
constituent également un critère de discrimination entre les zébus de l’Inde,  de
l’Afrique et  les  taurins d’Europe (Aschaffenburg et  al,  1968; Baker et Manwell,
1980 et 1991; Prasad et Nair, 1983).
En  revanche, on peut signaler que l’allèle AZ’ du système A, très courant chez
les zébus mais absent dans les races de taurins d’Europe du Nord (Grosclaude et
al,  1990), n’est observé chez le zébu malgache que dans  la zone du  nord-ouest, avec
la fréquence très faible de 0,005.
Degré  de  «  traditionalité»  »
On  a  vu  que  les populations  traditionnelles se distinguaient des races standardisées
par l’accumulation de variants visibles en ségrégation, et  qu’il  était  possible de
mesurer ce degré de standardisation par l’indice de diversité de Nei, établi à partir
de loci  de coloration fixés dans les  races standardisées, en ségrégation dans les
populations traditionnnelles (tableau X).Dans notre étude,  les  indices de diversité moyens pour les  loci  de coloration
prennent tous des valeurs élevées et voisines, comprises entre 0,39 et 0,45, ce qui
corrobore l’hypothèse d’appartenance à une population de type traditionnel. On
observe cependant une certaine tendance à  la standardisation, qui se manifeste par
la fréquence élevée de certains phénotypes (patron pigmentaire eumélanique noir
et dessin flancs colorés). Cette dérive pourrait être due à des préférences rituelles.
On  sait par exemple que, lors des funérailles, on aime sacrifier des mâles adultes
de grande taille,  uniformément noirs ou à défaut, rouges avec des cornes, qui se
dirigent vers le ciel (Decary, 1951).
Pour les  bovins, malheureusement, on ne dispose pas encore d’un corpus de
mesures  de  la diversité  génétique aux  loci de  coloration, qui nous  permettrait  de  faire
des comparaisons avec les résultats que nous avons obtenus sur le zébu malgache.
En  revanche  chez  la chèvre, une  étude  des  populations  traditionnelles du  rivage nord
de la Méditerranée a indiqué que ces indices étaient de 0,07 pour une population
substandardisée et de 0,41  pour une population traditionnelle  (Lauvergne et  al,
1988).
À Madagascar les  valeurs  pour  le  zébu correspondent  ainsi  assez  bien  aux
estimations données pour les populations traditionnelles de chèvres.
Ainsi pourrait-on proposer, pour la mesure de la «traditionalité»  d’une popu-
lation domestique, un «degré de traditionalité  égal à l’indice de diversité de Nei
appliqué aux loci de coloration.
Degré d’homogénéité
Distances génétiques
On  observe tout d’abord que toutes les  formules utilisées donnent des résultats
similaires. En  outre, les variations de fréquences alléliques observées dans chaque
population ne semblent pas modifier de façon notable les estimations de distance,
comme  on  l’a vu  dans  le tableau IX, où  les variations ne sont pas  significatives pour
la fréquence du  variant A  du locus K-Cn  et celle du  variant B  du locus /3-Lg, qui
indiquent que la population de zébu malgache présente une réelle homogénéité.
Représentation en dendrogrammes
D’une manière générale, l’examen des dendrogrammes montre que les divergences
entre les populations sont faibles (fig 3a  et b).
Groupe de loci de coloration
On  constate que  les variations sont peu nombreuses  entre certains dendrogrammes,
ce qui montre que, quelle que soit la méthode utilisée pour mesurer les distances,
les 5 sous-populations semblent former un seul groupe variant seulement dans sa
structure interne.Groupe de loci des groupes sanguins
En  considérant les dendrogrammes  obtenus  par  les fréquences  des groupes  sanguins,
on  observe que seules les sous-populations 1.2 et 2.1 présentent une  incertitude sur
leur position. Quoi qu’il en soit,  la structure du groupe ne semble pas perturbée
par cette incertitude.
Représentation par l’analyse en coordonnées principales
On  voit apparaître un rattachement en quelque sorte attendu : la sous-population
1.2 confirme  sa proximité avec  la 1.1 au  sein de  la zone  nord  et la sous-population  2.1  1
avec la 2.2 au sein de la zone sud.Ainsi peut-on mieux  situer des sous-populations
dont la position restait incertaine, à l’exception de la population 3 qui, il  est vrai,
est constituée par des apports en provenance des 2 zones de l’ouest et du  sud.
Ainsi, au niveau même  de la variabilité génétique, se confirme une ressemblance
entre les zones nord et sud.
Degré  de variabilité
Pour les indices de diversité de Nei calculés à partir des loci de polymorphismes
biochimiques sanguins, on observe que les  valeurs obtenues dans la population
traditionnelle de zébu malgache sont fort proches de celles calculées par Aupetit
(1985) pour une série de races standardisées d’Europe (tableau X).
Comme  Epstein (1971) a  fait remarquer  que  le foyer d’origine des zébus  se trouve
en Asie du Sud-Ouest et que les  bovins qui sont à l’origine des races africaines
seraient aussi, en partie, à l’origine des races européennes, alors il  pourrait s’agir
sans doute d’une diversité des polymorphismes communs  à l’espèce bovine.
On  note en  outre, comme  précédemment, que  les valeurs des indices de  diversité
de Nei calculés pour les loci visibles sont très proches des valeurs prises par les
indices calculés pour les loci de polymorphisme biochimique.
Comme les  indices de diversité de Nei calculés à partir des polymorphismes
biochimiques sont  les  mêmes dans toutes les  catégories  (races standardisées ou
populations traditionnelles),  il  n’y a en quelque sorte que l’indice  de diversité
à partir  des gènes à effet  visible  qui  permette de caractériser  les  populations
traditionnelles.
CONCLUSIONS
Après avoir  mis en évidence dans un premier  article  (Lauvergne  et  Souvenir,
1992) que la population bovine malgache était composée de zébus vrais dont les
caractéristiques biométriques sont assez constantes d’une zone de l’île à l’autre, la
présente étude nous permet de conclure que la population de zébus malgaches est
de type traditionnel (d’après l’importante variabilité visible observée). Les critères
d’évaluation étant fort semblables d’une zone à l’autre, cela vient confirmer notre
première impression d’homogénéité des ressources génétiques bovines dans toute
l’île.Finalement,  le  seul  critère  permettant  de  déceler  une  variation  utile  pour
l’explication des origines resterait  l’indice  auriculaire, comme cela a été mis en
évidence dans  le précédent article (Lauvergne et Souvenir, 1992).
Toutefois, on  ne dispose pas actuellement des données  de  ce type  sur le continent
africain.
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